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Genética 3º Biología 
 
PRÁCTICA 6 
Genética de Poblaciones y Evolución 
Introducción 
 
El objetivo de esta práctica es familiarizarse con los fenómenos responsables del cambio de las frecuencias 
alélicas en las poblaciones: mutación, migración, deriva genética y selección natural. Estos procesos permiten 
comprender mejor la evolución de las especies, al explicar los cambios en la estructura genética de las poblaciones a 
través de las generaciones, la aparición y desaparición de nuevos caracteres, las frecuencias de diversas enfermedades 
en distintas poblaciones humanas, etc.  
 
El programa SELECTION32 permite realizar simulaciones sobre cómo varían las frecuencias alélicas y 
genotípicas con el tiempo cuando actúan sobre una población cada una de las fuerzas evolutivas anteriores. Para 
arrancar el programa, haz doble click sobre el icono correspondiente. En Display selecciona Allele Frequency para 
obtener representaciones gráficas de la frecuencia del alelo A (p en las fórmulas; FA en el programa)) en función del 
tiempo (número de generaciones), en las condiciones introducidas en cada caso. 
 
Equilibrio Hardy-Weinberg 
 
La situación ideal de equilibrio Hardy-Weinberg depende de unas condiciones básicas: población infinita, 
panmixia (apareamiento al azar), y ausencia de mutación, migración y selección. El programa predecirá el 
comportamiento de la población en las condiciones que elijamos. 
 
Configura tus controles de manera que se cumplan las condiciones del equilibrio Hardy-Weinberg. Excluiremos 
la posibilidad de selección marcando una eficacia biológica (Relative fitness) de 1,0 para todos los genotipos. La deriva 
genética se excluye eligiendo un tamaño de población (Population size) infinito. También eliminaremos la mutación y la 
migración situando sus controles (Mutation rates y Migration rate) en 0. 
 
Prueba ahora diferentes frecuencias iniciales del alelo A (moviendo el cursor en rojo del eje vertical) y selecciona 
File > Start Simulation. Prueba diferentes números de generaciones (Display > Set Generations). Cambia a 
representación de genotipos (Display > Genotype Frequencies). Si la frecuencia del alelo A es p, entonces las 
frecuencias genotípicas serán p2 para AA, 2p(1–p) para Aa y (1–p)2 para aa. 
 
Tus simulaciones mostrarán que las frecuencias no cambian independientemente del número de generaciones 
que transcurran. Esto puede parecerte trivial, pero no lo es. La ley de Hardy-Weinberg representa el punto de partida 
para el estudio de los procesos que sí cambian estas frecuencias y contribuyen a la evolución de las poblaciones.  
 
A continuación, debes realizar las simulaciones que se indican. Tras rellenar las correspondientes tablas con los 
valores aproximados (visualizar la cuadrícula en Display > Show Gridlines puede ser de ayuda), debes interpretar los 
resultados obtenidos y escribir las conclusiones correspondientes debajo de cada tabla. Algunas casillas se presentan 
en blanco para que introduzcas los valores que quieras, siempre de acuerdo con el epígrafe de cada simulación. En 
estos casos, procura que en tus condiciones se alcance el equilibrio. Realiza ahora las siguientes simulaciones, en las 
que el número de generaciones será 1000, siempre que no se indique otro, pero en la tabla debes indicar el número de 
generaciones en el que se estabilizan las frecuencias alélicas. Si quieres comparar dos o más simulaciones, puedes 
seleccionar Display > Overlay Mode. 
 
 
A) Mutación 
 
Consideremos un carácter determinado por un gen con dos alelos, A y a, siendo µ la tasa de mutación por 
generación del alelo A al alelo a, y ν la tasa de retromutación del alelo a al alelo A. Estos valores (Mutation rates) se 
seleccionan en el programa indicando su orden de magnitud (por ej., seleccionar −2 para una tasa de 10−2). Si po es la 
frecuencia inicial del alelo A en la población, su frecuencia final en el equilibrio vendrá dada por la fórmula:  
 
   pn = ν / (µ + ν) 
 
Y la del alelo a será, análogamente: qn = 1 – pn = µ / (µ + ν).  
 
 
Simulación 1 
 
Tasa de mutación 
A → a  (µ) 
Tasa de mutación 
a → A (ν) 
Número de 
generaciones (n) 
Frecuencia inicial 
del alelo A (po) 
Frecuencia final 
del alelo A (pn) 
0 0 1000 0,5  
0 0 1000 1  
0 0 1000   
10-1 0  1  
10-1 0  0,5  
0 10-1  0  
0 10-1  0,5  
10-1 0  0,02  
10-2 0  0,02  
10-3 0  0,02  
10-1 10-1  0,5  
10-1 10-1  0  
10-1 10-1  1  
10-1 10-1    
10-1 10-2  0,3  
10-2 10-1  0,3  
     
     
 
 
 
B) Migración 
 
 Consideremos ahora el caso de una población en la cual la frecuencia inicial del alelo A es pR, y que recibe 
inmigrantes procedentes de otra población (donadora) en la que la frecuencia del alelo A es pD (Migration FA en la 
parte inferior derecha de la pantalla). Si m (Migration rate) es la proporción de inmigrantes que recibe la primera 
población por generación, al cabo de un determinado número de generaciones (n) la frecuencia de A en dicha población 
vendrá determinada por la fórmula:  
pn = pD + (1 – m)n (pR – pD) 
 
 Realicemos ahora simulaciones en las cuales se estudia la evolución de la frecuencia de A en la población 
receptora hasta alcanzar el equilibrio:  
 
Simulación 2: m constante 
 
Proporción de la 
población migratoria 
(m) 
Frecuencia del alelo 
A en la población 
migratoria (pD) 
Número de 
generaciones
(n) 
Frecuencia inicial de 
A en la población 
receptora (pR) 
Frecuencia final de 
A en la población 
receptora (pn) 
0,2 0,4  0,7  
0,2 0,4  0,2  
0,2 0,4  1  
0,2 0,4  0  
0,2 0,7  0  
0,2 0,2  1  
0,5 0,2  1  
0,7 0,2  1  
     
     
 
 
C) Deriva genética 
 
 Cuando no existe selección ni a favor ni en contra, y el tamaño de la población es relativamente pequeño, las 
frecuencias de un determinado alelo pueden están sometidas a una cierta variación de una generación a la siguiente, 
simplemente por azar, teniendo lugar el fenómeno denominado deriva genética aleatoria. Piensa que la proporción de 
gametos que origina la generación siguiente lleva una muestra, escogida al azar, del acervo genético de la población. 
Cuanto menor sea dicha muestra, es decir, cuanto menor sea el tamaño de la población, menos representativa será de 
la estructura genética de ésta (mayor error de muestreo). 
 
 
 
 
La variación aleatoria del alelo A está relacionada, así, con el tamaño efectivo de la población, es decir, el 
número de progenitores (N). Considerando el caso de una población en la cual la frecuencia inicial del alelo A es po, la 
varianza de la frecuencia de dicho alelo en la generación siguiente vendrá dada por la fórmula:   s2 = po qo / 2N 
 
 Veamos ahora el efecto del tamaño de la población (Population size) sobre la variación a lo largo de las 
generaciones de la frecuencia del alelo A. Realiza, para ello, las siguientes simulaciones, en las que observarás cómo se 
obtienen distintos resultados utilizando los mismos valores de partida: 
 
 
Simulación 3: N variable; po  ≠ 0, 1 
 
 
Tamaño efectivo de la 
población (N) 
Número de 
generaciones (n) 
Frecuencia inicial del 
alelo A (po) 
Frecuencia final del 
alelo A (pn) 
10 100 0,5  
10 100 0,5  
10 100 0,5  
100 500 0,5  
100 500 0,5  
100 500 0,5  
1000 1000 0,5  
1000 1000 0,5  
1000 1000 0,5  
∞ 1000   
 
 
D) Selección natural 
 
 Cuando existe selección a favor o en contra de un fenotipo determinado, los distintos genotipos tendrán distintas 
eficacias biológicas (W), o capacidad de transmitir sus alelos a la generación siguiente. Por convenio, se asigna el 
valor W = 1 al fenotipo con la eficacia reproductora más alta, denotándose como WAA,  WAa y Waa las eficacias biológicas 
de los genotipos AA, Aa y aa, respectivamente. La eficacia biológica se opone, así, al concepto de selección (s = 1 – 
W), o conjunto de factores que restan eficacia reproductora a los distintos fenotipos.  
 
 Se analizarán tres casos, mediante distintas simulaciones: selección en contra del fenotipo recesivo (alelo a), 
selección en contra del fenotipo dominante (alelo A), y selección a favor del heterozigoto (genotipo Aa). Realiza, para 
ello, las simulaciones que se indican, ajustando en cada caso los valores de las eficacias biológicas (Relative fitnesses) 
y utilizando siempre un tamaño de población (Population size) infinito. 
 
 Veamos en primer lugar el caso de selección contra el alelo a, es decir, en contra de los individuos homozigotos 
recesivos: 
 
Simulación 4: Waa < WA _ = 1 
 
 
Eficacia del 
homozigoto AA 
(WAA) 
Eficacia del 
heterozigoto Aa 
(WAa) 
Eficacia del 
homozigoto aa 
(Waa) 
Número de 
generaciones 
(n) 
Frecuencia 
inicial del alelo A  
(po) 
Frecuencia final 
del alelo A  
(pn) 
1 1 0 100 1  
1 1 0 100 0,7  
1 1 0 100 0,3  
1 1 0  0,01  
1 1 0,3  0,01  
1 1 0,5  0,01  
1 1     
 
Veamos en segundo lugar el caso de selección contra el alelo A, es decir, en contra de los individuos de fenotipo 
dominante (homozigotos dominantes y heterozigotos): 
 
Simulación 5: WA _ < Waa = 1 
 
 
Eficacia del 
homozigoto AA 
(WAA) 
Eficacia del 
heterozigoto Aa 
(WAa) 
Eficacia del 
homozigoto aa 
(Waa) 
Número de 
generaciones 
(n) 
Frecuencia 
inicial del alelo A  
(po) 
Frecuencia final 
del alelo A  
(pn) 
0 0 1 25 0  
0 0 1  0,3  
0 0 1  0,99  
0 0 1  0,7  
0,3 0,3 1  0,7  
0,5 0,5 1  0,7  
0,9 0,9 1  0,7  
  1    
 
 
Veamos el caso de selección a favor de los individuos heterozigotos Aa (ventaja del heterozigoto o 
superdominancia), la cual puede ocurrir cuando su fenotipo sea distinto al de los homozigotos AA:  
 
Simulación 6: WAa = 1 > WAA , Waa 
 
 
Eficacia del 
homozigoto AA 
(WAA) 
Eficacia del 
heterozigoto Aa 
(WAa) 
Eficacia del 
homozigoto aa 
(Waa) 
Número de 
generaciones 
(n) 
Frecuencia 
inicial del alelo A  
(po) 
Frecuencia final 
del alelo A  
(pn) 
0,5 1 0,5 25 0  
0,5 1 0,5 25 1  
0,6 1 0,6 25 0,3  
0,7 1 0,7  0,99  
0,3 1 0,3  0,99  
0,3 1 0,7 25 0,99  
0,7 1 0,3 25 0,01  
 1  25   
      
 
 
E) Equilibrio mutación-selección 
 
 Por último, cuando por mutación aparecen alelos deletéreos en cada generación, que la selección tiende a 
eliminar, se puede alcanzar un equilibrio en las frecuencias alélicas entre ambas fuerzas evolutivas. Este fenómeno 
explica la persistencia de alelos deletéreos, como son los asociados a enfermedades genéticas, en las poblaciones. 
Veamos cómo afecta a enfermedades dominantes y recesivas. En cada caso tendrás que anotar la frecuencia del alelo 
A en el equilibrio y la generación en que éste se alcanza. 
 
Simulación 7 
 
  
 
 
 
 
Tasa de 
mutación 
A → a (µ) 
Tasa de 
mutación 
a → A (ν) 
Eficacia del 
homozigoto 
AA (WAA) 
Eficacia del 
heterozigoto 
Aa (WAa) 
Eficacia del 
homozigoto 
aa (Waa) 
Frecuencia 
inicial del 
alelo A (po) 
Generación 
en que se 
alcanza el 
equilibrio (n)
Frecuencia 
final del alelo 
A en el 
equilibrio (pn)
0 10-2 0,5 0,5 1 0,5   
0 10-3 0,5 0,5 1 0,5   
0 10-4 0,5 0,5 1 0,5   
0 10-5 0,5 0,5 1 0,5   
10-2 0 1 1 0,5 0,5   
10-3 0 1 1 0,5 0,5   
10-4 0 1 1 0,5 0,5   
10-5 0 1 1 0,5 0,5   
10-4 0 1 1 0,4 0,5   
10-4 0 1 1 0,2 0,5   
10-4 0 1 1 0,1 0,5   
10-2 10-5 1 1 0,5 0,5   
